















個体が i番目のカテゴリーに属する確率を Qiとする。いま，この集団から大きさ nの標本を抽出す
るものとしよう。標本において， 1～ k番目のカテゴリーに n1，n2，…，nk個体が含まれる確率は，
多項分布の確率関数
によって表される。カテゴリーが 2つだけのときは，集団において 2つのカテゴリーに個体が属する














































　nuの分散は式（ 2― 4）と（ 2― 6）より
となる。したがって，p～uの分散は
























ベルグ平衡を仮定した反復解法が開発されている（Yasuda and Kimura, 1968 ; 安田，1968）。




　A遺伝子は AB型の人に 1個，A型では遺伝子型 AAの人に 2個，遺伝子型 AOの人に 1個ある






































　表 3の観察度数に，式（ 4― 3）を適用すれば，
を得る。また，W＝1－p̂－q̂－r̂＝0.0016＝－Dとなることが確認できる。
⑶ Yasudaの方法
とおくと，式（ 3― 4）と（ 3― 5）の hAおよび hBは，
遺伝子頻度を推定するための統計的手法について110
と書ける。したがって，




　表 3の観察度数に式（ 4― 4）を適用すれば，推定値として
が得られる。
⑷対立遺伝子間に特殊な優劣関係のある場合
















これらの斑紋は， 4つの対立遺伝子 hc，hSP，haおよび hによって決定されている。 4つの対立遺伝
子間には hc＞hSP＞ha＞hなる優劣関係があり， 4つの斑紋型（表現型）と遺伝子型の関係は表 5に
示すようになる。表 5には，筆者が2002～2004年に京都産業大学構内およびその周辺で採集した636
個体を斑紋型別に分類した個体数も合わせて示してある。























である。これを p1 と p2 で偏微分して得られる偏導関数をゼロとおいた 2つの方程式（尤度方程式）




　対数尤度関数の 2階偏導関数に－ 1を乗じたものは Fisherの情報量と呼ばれる。いまの場合，
である。これらの期待値を要素に持つ行列
は，情報行列と呼ばれる。この行列の逆行列は，推定値の分散共分散行列になる。いまの場合，







は，Weir （1996）を参照）。たとえば，優劣関係のない 2つの対立遺伝子 A1と A2が頻度 p1と p2で分
離し，近交係数（厳密には，Wrightの F統計量 FIS）が fである集団を考えよう。各遺伝子型の期待
頻度は
遺伝子頻度を推定するための統計的手法について 115
となる。この集団から得た大きさ nの標本中に遺伝子型 A1A1，A1A2 および A2A2 の個体が，それぞ
れ n11，n12 および n22 個体含まれたとする。p1＋p2＝1 であるから独立な母数は，p1 と fの 2つであり，











　集団中に 2つの対立遺伝子 A1と A2が頻度 p1と 1－p1 で分離しているものとしよう。A1 は A2 に対
して優性であるとすると，識別できるのは A1A1＋A1A2 と A2A2 の 2つのクラスだけである。標本中






































　数値例 6で用いた ABO血液型のデータに対して，Bernsteinの近似解 p'＝0.2392 と q'＝0.2077 を














































さらに尤度方程式を p，qあるいは rで偏微分し，－ 1を乗じて以下の情報量を得る。
これらを以下の式に代入し，反復計算による収束解として最尤推定値 p̂，q̂および r̂が得られる。


























は A型，B型，AB型および O型の 4つの型があることが知られている（写真 2）。A型は前翅第 3






























　A斑は遺伝子座 A上の優性遺伝子 A（その対立遺伝子は aとする）によって発現し，B斑は遺伝
子座 Aとは独立した遺伝子座 B上の優性遺伝子 B（その対立遺伝子は bとする）によって発現する











示した。また，仮説の適合度を調べるために行った x2 検定の結果（自由度はいずれの仮説でも 1）
および式（ 7― 1）と（ 7― 2）から計算した尤度もあわせて示してある。
　この結果から，A-B仮説のほうが ABO仮説よりも観察度数にはるかによく当てはまることがわ
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